                 Моделирование эволюции гена.

1) Дерево, построенное по скобочной формуле ((А:50,(В:37,С:37):13):50,(D:60,(Е:27,F:27):33):40);

[image: image1]
1, 2, 3, 4 – узлы.

A, B, C, D, E, F – листья.                                                                                                      
O – корень.

Дерево является ультраметрическим, так как расстояния от корня до всех листьев равны между собой
2) Описание ветвей дерева как разбиения множества листьев.
A B C D E F
* * * . . .

. * * . . .

* * * * . .
3) Бескорневое звездообразное дерево.

[image: image2]
4) Укорененная прямоугольная кладограмма.
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5) Переукорененное дерево.

[image: image3]
O* - новый корень (на первой схеме место нового укоренения помечено звездочкой).

1, 2, 3, 4 – узлы.
A, B, C, D, E, F – листья.
Полученное дерево не является ультраметрическим, так как расстояния от корня до листьев не равны между собой.

6) Филограмма переукорененного дерева (масштаб: «-» = 5):
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7) Построение эволюционной модели:

[image: image4]
Скрипт для получения мутантных последовательностей

Msbar prot_genome.fasta 1.fasta -point 4 -count 315 -auto

Msbar 1.fasta A.fasta -point 4 -count 315 -auto

Msbar 1.fasta 2.fasta -point 4 -count 82 -auto

Msbar 2.fasta B.fasta -point 4 -count 233 -auto

Msbar 2.fasta C.fasta -point 4 -count 233 -auto

Msbar prot_genome.fasta 3.fasta -point 4 -count 252 -auto

Msbar 3.fasta D.fasta -point 4 -count 378 -auto

Msbar 3.fasta 4.fasta -point 4 -count 208 -auto

Msbar 4.fasta E.fasta -point 4 -count 170 -auto

Msbar 4.fasta F.fasta -point 4 -count 170 –auto
При помощи программы msbar можно получить мутантные последовательности, соответсвующие данному дереву. Параметр -point задает тип мутаций (замена - 4), -count - количество мутаций (на весь белок), -auto - все прочие параметры программы по умолчанию (никакие мутации, кроме замен, не проводятся).[image: image5.emf] 
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